Trotz groBer Fortschritte in der Diagnosestellung und Therapie
sind Herz-Kreislauf-Erkrankungen die hdufigste Todesursache
in Deutschland. Die Einsch&tzung des persdnlichen Risikos
fUr eine koronare Herzerkrankung ist die Basis fUr préventive
MaBnahmen.
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Das Risiko fUr eine koronare Herzerkrankung (KHK) sollte Gber die
gesamte Lebenszeit hinweg beobachtet werden, weil sowohl das
KHK-Risiko als auch dessen Pr&vention dynamisch sind.
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Risikostratifizierung mittels konventioneller
Risikofaktoren (SCORE)

> Die Leitlinien der europdischen Gesellschaft fir
Kardiologie (ESC) empfehlen Erwachsenen dlter als
40 Jahre, regelmdBig den SCORE (Systematic Coronary
Risk Estimation) zu ermitteln, bei dem das persénliche
KHK10-Jahres-Risiko abgeschatzt werden kann.

> Die SCORE-Charts sind fUr scheinbar gesunde Personen
vorgesehen, nicht fUr solche mit diagnostizierter
koronarer Herzerkrankung.

> Bei diesen Personen resultiert das KHK-Risiko aus mehreren
miteinander interagierenden Risikofaktoren. Basierend
auf dem ermittelten SCORE kann ein KHK-Risiko zum
Zweck der Prévention abgeschdatzt werden.

> Um den SCORE zu ermitteln, mUssen Alter, Geschlecht,
Raucherstatus, Gesamtcholesterin und systolischer
Bluthochdruck bekannt sein.

Der Polygenic Risk Score
kann die Standardmethode

ergdnzen!
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Was ist der Polygenic Risk Score?

Um genetische Risikofaktoren zu identfifizieren, werden groBe
Kollektive von nicht betroffenen Personen und Personen mit
koronaren Herzerkrankungen in genomweiten Assoziations-
studien beziglich Millionen kleiner Unterschiede innerhalb
ihres Genoms, den sogenannten SNPs (single nucleotide
polymorphisms) miteinander verglichen. SNPs machen einen
GroBteil der Genomvariabilitdt zwischen den Menschen aus,
in denen sowohl krankheitsférdernde als auch krankheits-
schiUtzende Faktoren zugrunde liegen. Die Effekte vieler
krankheitsassoziierter SNPs werden gebUndelt betrachtet
und individuell zu einem Polygenic Risk Score (PRS) zusam-
mengefasst. Durch umfassende Studien gelang es, anhand
des PRS Personen mit einem erhéhten Risiko fUr Herzinfarkte
zu erkennen.

Der Polygenic Risk Score eroffnet
neue Moglichkeiten der Primarpravention
> Es wurde ein additiver Einfluss von konventionellen

und genetischen Risikofaktoren der koronaren
Herzerkrankung beschrieben.

v

Experten plddieren daflr, den konventionellen
Risikoscore mit dem genetischen Risikofaktor, dem
PRS, zu ergdnzen, da dies neue Mdglichkeiten der
Primdarprévention eréffnet.

> Durch den PRS einer Person I&sst sich nicht vorher-

sagen, ob sie im Laufe des Lebens eine koronare
Herzerkrankung entwickelt oder nicht. Allerdings
lassen sich damit Personen identfifizieren, die ein
deutlich erhdhtes genetisches Erkrankungsrisiko
haben und von dem Wissen profitieren kdnnten,
indem sie frOhzeitig ihnren Lebensstil dndern oder
eine therapeutische Behandlung einleiten.

Fazit

Die Risikostratifizierung mittels konventioneller Risikofaktoren
(SCORE) in Kombination mit dem Polygenic Risk Score (PRS)
dient dazu, das Bewusstsein fUr ein gegebenenfalls erhdhtes
individuelles Risiko fUr eine koronare Herzerkrankung zu schdarfen
und die Motivation fUr eine Lebensstilénderung zu férdern.
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